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つのsubcluster，1a, 1bに分類され，Asi1, Ahi1, Mru1, Mru2, Mru8株は1aに属し，Ceq1株は1bに属した。Ema2
株はcluster 2に分類された。この類縁関係と宿主領域とは良く一致するようであった。 
（4）制限酵素Hae IIIとSau 3A Iを用いたnifD-K IGS領域のRFLP解析によって，分離源植物を異にする5


















7菌株は2つの大cluster分けられ，cluster 1はさらに２つのsubcluster，1a, 1bに分類された。この16S rDNA
に基づく菌株の類縁関係と宿主領域に基づく菌株の分類分けとは，良く一致するという興味ある知見を
得た。さらに，２種の制限酵素Hae IIIとSau 3A Iを用いてnifD-K IGS領域のRFLPを行うと，分離源植物
を異にする5菌株（Ceq1, Asi1, Ahi1, Mru, Ema2株）が識別できることを見出し，この方法で根粒の感染
フランキアも識別できることから，混合接種したハンノキ属植物にはAhi1株が，マルバグミには Ema2
株が高い頻度で感染することを明らかした。また，自然条件下で生育する植物根粒のRFLP解析より，両
菌は自然条件下においても優先的に感染する菌株である可能性が高いことを見出した。 
 以上のように，本研究は多様な環境に適応できるアクチノリザル植物-フランキア共生系を構築する上
で，多くの有用な知見と解析のための基礎技術を提供したものであり，審査委員会は，本論文が博士（農
学）の学位に十分値すると判断した。 
